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formados  por  quatro  classes  de  dependência  espacial  entre  erros  (nula,  baixa, média  e  alta)  e  três  classes 
de precisão experimental (moderada, alta e muito alta). Para as três classes de precisão experimental, foram 
definidos  os  valores  de  acurácia  seletiva  de:  0,60,  0,80  e  0,95,  respectivamente.  Já  as  quatro  classes  de 
dependência  espacial  entre  erros  assumiram,  respectivamente,  os  seguintes  valores  de  alcance  do modelo 





Termos  para  indexação:  Phaseolus vulgaris, acurácia  seletiva,  análise  espacial,  autocorrelação,  erros 
dependentes, modelos geoestatísticos.
Classification of common bean families under different scenarios  













Index  terms:  Phaseolus vulgaris,  selective  accuracy,  spatial  analysis,  autocorrelation,  dependent  errors, 
geostatistical models.
Introdução
Nos  programas  de  melhoramento  do  feijoeiro 
(Phaseolus vulgaris  L.),  a  fase  inicial  de  seleção  de 
famílias  envolve grande número de genótipos,  o que 
exige  extensas  áreas  experimentais.  Na  maioria  das 
vezes,  o  delineamento  em  blocos  ao  acaso  torna-se 
inviável em razão da alta heterogeneidade dentro dos 
blocos,  uma  vez  que  eles  devem  comportar  grande 
número de famílias. Assim, o delineamento em látice 
é  comumente  utilizado  para  aumentar  a  precisão 
experimental  dos  ensaios  de  avaliação  genética 
do  feijoeiro  (Ramalho  et  al.,  2012).  No  entanto, 
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a  instalação  de  ensaios  em  látice  apresenta  pouca 
flexibilidade quanto ao número de famílias avaliadas, 
que deve apresentar raiz quadrada exata. Além disso, 




Os  métodos  de  análise  estatística  que  levam  em 
conta  a  posição  das  parcelas  na  área  experimental 
são  denominados  de  métodos  de  análise  espacial. 
A aplicação desses métodos busca aumentar a eficiência 











é  utilizar  delineamentos  experimentais  para  controle 
local, como blocos ao acaso, linha-coluna ou látice; e 
a segunda, que não é incompatível com a primeira, é 
utilizar  análises que  incorporem diretamente o  efeito 
da dependência espacial no modelo.
A aplicação da estatística espacial tem sido avaliada 
como  alternativa  à  análise  de  dados  em  programas 
de  melhoramento  genético  de  várias  culturas  (Costa 
et  al.,  2005;  Duarte  &  Vencovsky,  2005;  Resende 
et al., 2006; Candido et al., 2009). Na análise espacial, 
utiliza-se  uma  matriz  não  diagonal  de  variâncias  e 
covariâncias residuais. Essa matriz é definida a partir 
de  modelos  geoestatísticos  que  representam  funções 
de covariâncias que descrevem a dependência espacial 
dos  erros  em  função  da  distância  entre  as  parcelas. 





erros  de  fraca  à  moderada  intensidade,  em  ensaios 
do programa de melhoramento genético do  feijoeiro, 
da Universidade Federal de Viçosa (UFV), com grau 





melhor  ajuste  que  a  análise  em  látice.  Além  disso, 
nos  ensaios  com  dependência  espacial moderada,  os 
autores relataram classificações diferentes das famílias 
entre  a  análise  em  látice  e  a  análise  espacial.  Para  a 
intensidade  de  seleção  de  20%  das  famílias  mais 
produtivas, a coincidência entre as duas metodologias 
de análise variou de 66 a 83%. Resultados semelhantes 
foram  relatados  por  Duarte  &  Vencovsky  (2005), 
quanto  à  classificação  de  genótipos  de  soja  (Glycine 
max  L.),  em  que  se  observou  46%  de  coincidência 












de  famílias  de  feijoeiro  (Phaseolus vulgaris),  sob 




de  dependência  espacial  (nula,  baixa,  média  e  alta) 
e  três  classes  de  precisão  experimental  (moderada, 
alta  e  muito  alta).  O  número  de  famílias,  a  média 
de  produtividade  (645  g  por  parcela  quadrada)  e  a 
variância residual (7.744 g2 por parcela quadrada) foram 
definidos  com base  em ensaios  anteriores,  instalados 
entre  2006  e  2008,  no  programa  de  melhoramento 
genético do feijoeiro da UFV.
As  quatro  classes  de  dependência  espacial  entre 
erros (nula, baixa, média e alta) foram constituídas com 
os valores de 0, 10, 20 e 40 m, respectivamente, para 
o  parâmetro  alcance  do modelo  teórico  exponencial. 
Este modelo foi utilizado para descrever a covariância 
entre  erros  em  função  da  distância  entre  parcelas. 
Conforme  Duarte  &  Vencovsky  (2005),  o  modelo 
exponencial  foi  o  que  apresentou  melhor  descrição 
da  dependência  espacial  dos  erros,  em  experimentos 







O  modelo  exponencial  utilizado  na  simulação 
foi: Cov  (ei,  ej)  = σ2  (e-3h/a)  ,  em que Cov  (ei,  ej)  é  a 
covariância  entre  resíduos  das  parcelas  i  e  j;  σ2  é  a 




de  um  ensaio  real  para  avaliação  de  100  famílias 
de  feijoeiro,  instalado  em  látice  10x10,  com  três 
repetições. Esse  ensaio  foi  utilizado  como  referência 
no processo de simulação.
Para  constituir  as  três  classes  de  precisão 
experimental  (moderada,  alta  e  muito  alta),  foram 
definidos  três  valores  de  acurácia  seletiva  (AS), 
respectivamente: 0,60, 0,80 e 0,95.
As  variâncias  devidas  às  famílias  ( )σf
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A  partir  da  combinação  de  quatro  classes  de 
dependência  espacial  e  três  classes  de  AS,  foram 
formados  12  cenários  de  dados  simulados,  e  cada 
cenário  foi  simulado  1.000  vezes.  A  simulação  dos 
dados foi feita com o programa R (R Core Team, 2014).
Os dados simulados foram analisados de acordo com 








assumindo  independência  (εij  e  εijk)  e  dependência 




Para  os  modelos  1  e  2,  assume-se  que  os  erros 
aleatórios são espacialmente independentes, de forma 
que  R I e= σ
2 ,   em  que  R  é  a  matriz  de  variâncias  e 
















a  média  de  cada  família  foi  obtida  sem  erro.  Desse 
modo,  a  classificação  real  das  famílias  foi  utilizada 
para  avaliar  a  eficiência das metodologias de  análise 
testadas,  por  meio  da  correlação  de  Spearman  entre 
médias verdadeiras e estimadas.
Para  o  ajuste  do  modelo  exponencial,  utilizou-se 
a  metodologia  de  máxima  verossimilhança  restrita 
(REML), na estimação dos componentes de variância 
e das médias de  famílias, por meio do procedimento 





alta,  as  médias  das  correlações  de  Spearman  entre 
médias  estimadas  e  médias  verdadeiras  foram  altas 
e  com valores bem próximos,  entre 93,33 e 99,34%. 
Ainda para  este nível  de precisão,  os  coeficientes de 
variação  (CV)  para  a  correlação  de Spearman  foram 
baixos,  de  0,18  a  1,62%  (Tabela  1).  Esses  baixos 
valores  de  CV  refletem  pequena  variação  entre  os 
resultados  nas  1.000  simulações  realizadas.  Com  o 
aumento da dependência espacial, a média aumentou, 
enquanto  o  CV  para  a  correlação  de  Spearman 




para  experimentos  com  precisão  experimental muito 
alta, em que a variância decorrente do efeito de famílias 
é  relativamente  alta,  a  classificação  das  famílias 
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com base  nas médias  estimadas  foi  bem próxima da 




para  classificação  de  genótipos  de  feijão  e  soja, 
respectivamente.  Destes,  apenas  33%  dos  ensaios 
de  feijão  e  16%  dos  ensaios  de  soja,  apresentaram 
precisão experimental muito alta,  com AS superior a 
0,90.  Esses  resultados,  em  conjunto  com  os  obtidos 
no presente trabalho, revelam que a análise em blocos 




genótipos.  Para  outras  culturas,  segundo  Cargnelutti 
Filho & Storck (2009) e Cargnelutti Filho et al. (2012a, 
2012b),  os  ensaios  com precisão  experimental muito 
alta  tampouco  apresentaram  grande  frequência,  de 
42, 43 e 52% para ensaios de avaliação de genótipos 
de  milho  (Zea mays  L.),  arroz  (Oryza sativa  L.) 
irrigado e cana-de-açúcar (Saccharum officinarum L.), 
respectivamente.
Para  os  cenários  de  alta  a  moderada  precisão 
experimental,  constatou-se  maior  influência  do  tipo 
de  análise  sobre  a  classificação  das  famílias,  sendo 
que a análise espacial foi a mais eficiente. As médias 
das correlações de Spearman foram de 88,54, 93,26 e 
97,21%,  respectivamente,  para  as  análises  em bloco, 
em  látice  e  espacial,  nos  cenários  com  alta  precisão 
experimental  e  alta  dependência  espacial  (Tabela  1). 
Para os cenários com moderada precisão experimental 




Na  avaliação  de  genótipos  de  diferentes  culturas, 
grande parte dos ensaios tem precisão experimental de 
alta a moderada. Os ensaios com este grau de precisão 
experimental  representaram  64%  dos  ensaios  com 
feijão (Cargnelutti Filho et al., 2009), 74% dos ensaios 













A  análise  espacial  também apresentou os menores 
valores  de  CV  para  a  correlação  de  Spearman,  nas 
diferentes repetições de um mesmo cenário simulado 
(Tabela  1). Com o  aumento  da  dependência  espacial 
e a  redução da precisão experimental, observaram-se 
maiores  diferenças  entre  os  resultados  das  análises 




Nos  cenários  com  dependência  espacial  nula  e 
precisão  experimental  moderada,  os  três  tipos  de 









diferentes  análises  e médias  verdadeiras  das  famílias,  nos 
12  cenários  simulados  sob  quatro  classes  de  dependência 
espacial e três classes de precisão experimental.
Dependência espacial Blocos Látice Espacial
Precisão experimental muito alta
Nula 94,03 (1,44) 93,33 (1,62) 94,00 (1,45)
Baixa 94,90 (1,39) 96,10 (1,04) 97,89 (0,52)
Média 95,97 (1,27) 97,40 (0,71) 98,83 (0,29)
Alta 97,22 (0,99) 98,42 (0,47) 99,34 (0,18)
Precisão experimental alta
Nula 78,08 (5,39) 76,15 (6,19) 77,99 (5,46)
Baixa 80,17 (5,82) 83,94 (4,45) 90,76 (2,47)
Média 84,20 (4,82) 89,25 (2,86) 94,91 (1,27)
Alta 88,54 (3,87) 93,26 (2,03) 97,21 (0,73)
Precisão experimental moderada
Nula 57,57 (12,54) 55,15 (13,41) 57,48 (12,56)
Baixa 60,79 (11,94) 66,03 (10,07) 77,73 (5,93)
Média 66,00 (10,72) 74,54 (7,35) 86,48 (3,39)
Alta 73,71 (8,80) 82,87 (4,81) 92,32 (1,96)




concluiu  que  a  abordagem  com  uso  de  modelos 
autorregressivos para considerar a dependência espacial 




considerada  na  análise  com  a  utilização  de modelos 
geoestatísticos,  semelhantemente  à  análise  espacial 










relação  à  análise  em  blocos.  Os  autores  avaliaram 





para  avaliação  de  genótipos  de  cana-de-açúcar. 





entre  o  valor  genotípico  verdadeiro  do  tratamento 
genético  e  aquele  estimado,  ou  predito,  a  partir  das 
informações  dos  ensaios.  Vários  autores  destacaram 
que a acurácia seletiva é um parâmetro adequado para 





de  acurácia  seletiva  superiores  a  80%  devem  ser 
buscados,  e  ensaios  com  acurácia  seletiva  inferior  a 




um  valor  de  referência  para  ensaios  de  avaliação  de 
cultivares.
Os  resultados de acurácia seletiva estimada  (ASE) 
em  função  da  estatística  F  para  efeito  de  família 
foram muito  próximos  (Tabela  2)  aos  obtidos  para  a 
correlação  de  Spearman  entre  médias  estimadas  e 
verdadeiras para as famílias (Tabela 1). Esta coerência 
dos  valores  de ASE  com  a  correta  classificação  das 
famílias é muito importante para a avaliação genética 
nas  diferentes  culturas,  pois  ela  indica  que  a  ASE 
é  uma  medida  eficiente  da  correlação  entre  valores 
genotípicos  verdadeiros  e  estimados,  e  deve  ser 
utilizada  como medida  de  precisão  experimental  nos 
ensaios de  avaliação genética de plantas. Resende & 
Duarte  (2007) confirmaram que a  acurácia  seletiva é 
uma medida que facilita e agrega as informações mais 
relevantes sobre a precisão experimental, na avaliação 
genética  de  plantas.  Cargnelutti  Filho  et  al.  (2009, 
2012a, 2012b)  também apontaram que as  estatísticas 
acurácia seletiva e F para cultivares têm relação direta 
entre  si  e  são  mais  adequadas  do  que  o  coeficiente 
de  variação  experimental  e  a  diferença  mínima 
significativa,  na  avaliação  da  precisão  experimental 
em ensaios para avaliação de genótipos de feijão, soja, 
arroz e cana-de-açúcar.
Tabela 2.  Médias  e  coeficientes  de  variação  (entre 
parênteses)  para  acurácia  seletiva  estimada  (ASE)(1)  nas 
diferentes  análises  nos  12  cenários  simulados  sob  quatro 
classes  de  dependência  espacial  e  três  classes  de  precisão 
experimental.
Dependência espacial Blocos Látice Espacial
Precisão experimental muito alta
Nula 0,95 (0,0099) 0,94 (0,0112) 0,95 (0,0097)
Baixa 0,96 (0,0104) 0,97 (0,0072) 0,99 (0,0028)
Média 0,97 (0,0101) 0,98 (0,0050) 0,99 (0,0014)
Alta 0,98 (0,0081) 0,99 (0,0032) 0,99 (0,0007)
Precisão experimental alta
Nula 0,78 (0,0533) 0,78 (0,0600) 0,80 (0,0521)
Baixa 0,82 (0,0517) 0,86 (0,0364) 0,93 (0,0150)
Média 0,85 (0,0469) 0,90 (0,0263) 0,96 (0,0076)
Alta 0,89 (0,0365) 0,94 (0,0161) 0,98 (0,0038)
Precisão experimental moderada
Nula 0,56 (0,1897) 0,56 (0,2243) 0,58 (0,1843)
Baixa 0,61 (0,1714) 0,68 (0,1214) 0,82 (0,0506)
Média 0,67 (0,1255) 0,74 (0,0713) 0,89 (0,0235)
Alta 0,74 (0,0962) 0,84 (0,0457) 0,94 (0,0119)
(1)ASE =  (1  - 1/F)0,5,  em que F é a estatística para o efeito de  família na 
análise de variância (Anova).




alta,  as  médias  de  ASE,  nas  diferentes  análises 
e  classes  de  dependência  espacial,  foram  altas  e 
apresentaram valores  bem próximos,  de  0,94  a  0,99, 
e os coeficientes de variação foram baixos, de 0,07 a 
1,12% (Tabela 2). Segundo Resende & Duarte (2007), 
ensaios  com  maior  acurácia  seletiva,  em  geral,  são 









se  àqueles  com menor  variância  devido  ao  efeito  de 
família.
Para  os  cenários  de  alta  e  moderada  precisão 
experimental,  observou-se  que  a  análise  espacial 
apresentou  melhores  resultados  de  ASE,  em 
comparação  às  análises  usuais.  As  médias  de  ASE 
foram de 0,89, 0,94 e 0,98,  respectivamente, para  as 
análises em blocos, em látice e espacial, nos cenários 
com  alta  precisão  experimental  e  alta  dependência 
espacial.  Nos  cenários  com  moderada  precisão 
experimental  e  alta  dependência  espacial,  a  ASE 
média foi de 0,74, 0,84 e 0,94, respectivamente, para 
as análises em blocos, em látice e espacial (Tabela 2). 
A  precisão  experimental  estimada  com  a  análise 
espacial  foi  superior  à  com  a  análise  em blocos,  em 
aproximadamente  10  pontos  percentuais,  no  cenário 





Nos  cenários  com  dependência  espacial  nula, 
as  médias  de  ASE  foram  próximas  às  dos  valores 
simulados  (0,95,  0,80  e  0,60),  independentemente 
do tipo de análise (Tabela 2). Contudo, para cenários 
com  dependência  espacial  baixa,  média  ou  alta,  o 
tipo de análise resultou em grande influência sobre as 
estimativas  de ASE. Nesses  três  cenários,  as médias 
para esse atributo aumentaram com o aumento do grau 
de  dependência  espacial.  Porém,  a  análise  espacial 
foi  a  que  apresentou  maior  precisão  experimental, 
quantificada  pela  ASE,  em  todos  os  cenários  com 
dependência espacial. Além disso, mesmo nos cenários 






da  análise  espacial  para  classificação  de  famílias  do 
feijoeiro  (Phaseolus vulgaris)  é  semelhante  à  das 
análises usuais em blocos ao acaso e em látice.
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